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摘要 : 本 研究 以 西北 南 中 国 海 部 分 岛 礁 的 环 冠 海星 地 理 群 体 为 研究 对 象 ， 基 于 两 种 分 子 标记 (线粒体 COI 基 
因 序 列 和 线粒体 控制 区 CoReg 序列 ) ， 初 步 研究 了 西北 南 中 国 海 部 分 岛 礁 之 间 环 冠 海星 的 遗传 结构 和 遗传 多 
样 性 ， 并 对 其 格局 成 因 进 行 了 探讨 。 对 6 个 地 理 群体 ( 东 岛 DD， 鹿 回头 LHT， 浪 花 礁 -LH， 华 光 礁 -HG， 玉 
琢 确 -YZ， 银 屿 -YY) 共 81 个 个 体 DNA 序列 进行 特异 性 扩 增 ， 得 到 了 81 条 长 度 为 622bp 的 COI 基因 序列 片 
SCRI 81 条 长 度 为 583bp 的 CoReg 序列 片段 。 对 两 种 线粒体 序列 标记 的 分 析 表 明 ， 未 冠 海星 地 理 群 体内 存在 差 
异 的 多 样 性 (COI:h:0.286-0.824, n : 0.00119-0.00272, k:0.743-1.692; CoReg:h:0.286-0.846, n : 0.00686-0.01457, 
k:4-13.79), CoReg 序列 片段 展示 出 更 高 的 多 样 性 ， 地 理 群 体 DD 均 表现 出 最 高 的 多 样 性 ， 地 理 群 体 间 存在 一 
定 的 遗传 结构 (COI: Fs7:-0.00394-0.40513; CoReg: Fsz: 0.11198-0.78571)。 单 倍 型 网 络 关 系 图 和 STRUCTURE 
曲线 图 显示 西北 南 中 国 海 的 未 冠 海星 群体 可 能 分 为 两 个 遗传 谱系 ，AMOVA 分 析 结 果 支 持 西北 南 中 国 海 球 冠 
海星 地 理 群 体 间 存 在 较 高 水 平 的 遗传 交流 。Migration 预测 了 一 条 自 西沙 群岛 的 地 理 群 体 LH、 地 理 群 体 YZ， 
向 西北 方向 经 地 理 群 体 YY 流向 地 理 群 体 LHT 的 基因 流动 路 线 。 认 为 南 中 国 海 表层 洋流 为 棘 冠 海星 浮 浪 幼虫 
在 地 理 群 体 间 的 扩散 提供 动力 ， 进 一 步 构 建 了 西北 南 中 国 海 坏 冠 海星 基因 流 模式 。 
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Abstract: We used COI marker and mitochondrial control region (CoReg) marker to determine genetic 
structure and genetic diversity of Crown-of-thorns starfish (Acanthaster planci) (Asteroidea, Spinulosa) in 
the northwest South China Sea, the geographical population of A. planci among six locations: including 
Bombay Reef - LH, Discovery Reef - HG, Vuladdore Reef - YZ, Observation Bank - Y Y, Luhuitou Peninsula 
- LHT, Lincoin Island — DD, were preliminarily studied, and the causes are discussed. We amplified the DNA 
sequences of 81 individuals from six populations, 81 COI sequences with a length of 622bp and 81 CoReg 
sequences with a length of 583bp were obtained. The analysis of two mitochondrial markers showed that 
there is a diversity of differences within the geographic population (COI: h: 0.286-0.824, a: 0.00119- 
0.00272, k: 0.743-1.692; CoReg: h: 0.286-0.846, m: 0.00686-0.01457, k: 4-13.79), CoReg sequence 
fragments show higher diversity, geographic population DD shows the highest diversity, there is a certain 
genetic structure between geographic populations (COI: Fsr: -0.00394-0.40513; CoReg: Fsr: 0.11198- 
0.78571). The haplotype network diagram and STRUCTURE analysis show that the geographic populations 
of A. planci in the Northwest South China Sea may be divided into two genetic lineages, with the results of 
AMOVA analysis support a high level of genetic communication among the geographic populations of A. 
planci in the northwest South China Sea. Migration is used to predict a gene flow route from geographic 
population LH and YZ in the Xisha Islands to geographic population LHT through geographic population 
YY in the northwest direction. The surface currents in the South China Sea provids impetus for the inter- 
population dispersal of A. planci larvae, which further construct the gene flow model of A. planci in the 
northwest South China Sea. 

Key words: South China Sea Acanthaster planci; Mitochondrial Markers; Genetic Structure 


BATEE E E A EAS HS SE EB I) (PRATCHETT et al, 2009), FILA 
现 瑚 礁 近 50 F SS BR TE He SZ On] 5 FY (TUSSO et al, 2015), 2020 fF B5 BRIE eS R 7 SP LB 
I Taf HE 08 SE MERD (WEAK 等 , 2023; TKACHENKO et al, 2022). RiP BET EL TEC E 
繁殖 进行 时 间 上 相对 独立 的 种 群 扩张 (UTHICKE et al, 2021)， 也 会 因为 栖息 地 的 营养 物质 供给 、 
气候 环境 和 生态 条 件 发 生 种 群 数 目的 短期 变化 (TIMMERS et al, 2012)。 太 平 洋 水 体 的 高 0 通 
状态 使 棘 冠 海星 种 群 在 长 距离 迁移 之 后 仍然 能 够 维持 较 低 的 分 化 状况 (VOGLER et al, 2013; 
BENZIE, 1999; NASH et al, 1988; BENZIE et al, 1992)。 了解 束 冠 海星 种 群 扩散 的 模式 及 其 限 
制 是 了 解 推动 局 部 棘 冠 海 星 爆 发 过 程 的 内 外 因素 的 关键 (VOGLER et al, 2013)， 这 种 生物 类 群 
的 扩散 模式 和 补充 模式 ， 对 基于 珊瑚 礁 生 态 系统 的 管理 有 重要 意义 (TIMMERS et al, 2011). 

线粒体 DNA(Mitochondrial DNA) 序 列 是 研究 群体 遗传 学 的 重要 工具 ， 用 于 评估 系统 发 育 
关系 的 重要 的 生物 标记 之 一 (GUPTA etal, 2013)， 在 束 冠 海星 群体 遗传 学 和 系统 发 育 上 得 到 了 
广泛 应 用 。 大 洋 尺 度 内 ， 基 于 线粒体 DNA. 序列 的 太平 洋 海域 和 印度 洋 海域 之 间 的 大 的 遗传 间 
隔 已 被 报道 (VOGLER et al, 2008)， 非 洲 东 南部 海域 (GERARD et al, 2008)、 太 平 洋 西北 部 海域 、 
太平 洋 帕 劳 群 岛 、 北 太平 洋 中 部 、 大 堡礁 、 斐 济 群岛 和 法 属 波利尼西亚 的 环 冠 海星 地 理 种 
群 之 间 也 存在 很 大 的 遗传 差异 (UTHICKE et al, 2015; YASUDA et al, 2009)。 研 究 表明 ， 太 和 平 
洋 、 印 度 洋 和 大 堡礁 海区 的 海流 在 棘 冠 海星 浮 浪 幼虫 的 分 散 过 程 中 起 到 重要 作用 (YASUDA et 
al, 2009), Timmers 等 (2011)(TIMMERS et al, 2011) 观察 到 基于 线粒体 基因 组 控制 区 序列 约翰 


E 


3r LT HE BS HRS ese EE 302 PEE DX] FE fth RE ; Timmers (2012)(TIMMERS et al, 2012) 报 道 
基于 线粒体 基因 组 控制 区 序列 研究 表明 太平 洋 中 部 的 群岛 内 部 间 拥 有 相 较 于 群岛 间 更 多 的 基 
因 交 流 。Tusso 等 也 发 现 太平 洋 低 纬度 环 冠 海星 地 理 群 体 间 的 基因 流 和 地 理 分 布 不 一 致 的 现象 ， 
部 分 地 区 流畅 交流 (如 关岛 海域 ) ， 而 部 分 地 区 相对 阻隔 (如 约翰 斯 顿 环 确 海 域 ) (TUSSO et 


al, 2016), Vogler &(2013)(VOGLER et al, 2013) & F ZG fu (&& A t tb [X sh BRE 78 BID We 
AFFAR ZCACPTEXOR. PRREAMNABMMHERRA. 

Fe BITE BR aE Hes EE BE TR a 9 TET ET (KAYAL et al, 2012; YASUDA et al, 
2009, 2015; VOGLER et al, 2012), 强烈 发 育 的 洋流 环境 会 降低 浮 浪 幼虫 的 扩散 成 本 。 较 为 封 
闭 的 边缘 海内 部 的 棘 冠 海星 遗传 分 化 和 基因 交流 的 过 程 和 海流 环境 的 关系 尚 不 算 明 确 。Chen 
等 在 2021 年 基于 COI 序 列 发 现 南 中 国 海浪 花 礁 (Bombay Reef). #4 ll§(Passu Keah, PS). & 


f£) 52(Drummod Island, JQ)、 现 瑚 岛 (Pattle Island, SH) 和 南沙 群岛 的 信义 雁 (First Thomas Shoal, 
XY) 间 存在 较 大 基因 联通 ， 存 在 清晰 的 种 群 扩 张 、 遗 传 分 化 和 浮 浪 幼虫 扩散 的 迹象 (CHEN et 
al, 2021)。 南 中 国 海 作 为 太平 洋 西 部 边缘 海 ， 拥 有 相对 独立 的 海流 系统 和 生物 资源 (HUANG et 
al 2018)， 海 南 岛 周 围 海域 珊瑚 资源 丰富 ， 有 丰 度 较 高 的 棘 冠 海星 偏好 的 Acropora 属 和 
Pocillopora 属 现 瑚 (WU et al, 2019; 李 长 青 等 , 2023)， 能 提供 适宜 的 食物 环境 容纳 环 冠 海星 浮 
浪 幼 虫 沉 降 。 先 前 研究 中 未 有 海南 岛 周 围 海域 环 冠 海星 遗传 多 样 性 的 报道 ， 海 南 岛 周边 环 冠 
海星 的 基因 流动 情况 仍 不 明确 。 本 研究 拟 以 西北 南 中 国 海区 域内 环 冠 海星 为 研究 对 象 ， 曾 述 
该 地 区 棘 冠 海星 种 群 的 多 样 性 ， 对 可 能 存在 的 束 冠 海星 种 群 扩张 进行 预测 ， 为 更 好 地 选择 
区 域内 珊瑚 礁 生 态 系 统 的 保护 策略 提供 参考 依据 。 
1. 材料 与 方法 
1.1 实验 材料 


海南 岛 周 围 海域 庵 回头 (LHT，7 个 ) RTA EE TF 2022 年 5 月 采集。 西沙 群岛 华 
XE (HG, 14%) 、 浪 花 礁 (LH, 15) . EMM (YZ，15 个 ) 和 银 屿 (YY, 16%) 
等 区 域 的 环 冠 海星 样品 于 2022 年 6 月 采集 ; 东 岛 (DD，14 个 ) 的 环 冠 海星 样品 于 2022 年 8 
月 采集。 条 样 位 置 见 图 3-1， 参 考 宋 样 地 点 坐标 信息 见 附 表 1。 条 集 到 的 样品 于 -20 “的 冰箱 
中 冷冻 保存 ， 或 95% 的 酒精 中 保存 (地 理 群 体 DD) 。 


图 3-1 环 冠 海星 在 南 中 国 海 的 宁 样 地 点 

本 图 基于 审 图 号 为 GS(2020)4632 号 的 标准 地 图 制作 ， 以 Ocean Data View 添加 坐标 及 海洋 信息 (SCHLITZER， 
2015)， 下 同 。 

Fig 3-1 Sampling locations of in Acanthaster planci in the northwest South China Sea 


1.2 ”基因 组 DNA 提取 和 PCR 3/728 

使 用 无 菌 手 术 刀 自 棘 冠 海星 口 部 周围 取 鸭 膜 ， 使 用 和 擎 科 生 物 动物 基因 组 DNA 提取 试剂 
盒 ， 依 照 说 明 书 提取 棘 冠 海星 基因 组 DNA， 并 和 置 其 于 -20 “的 冰箱 保存 。 

参考 Vogler 等 人 (2008)(VOGLER et al, 2008) 和 Vogler 等 人 (2012)(VOGLER et al, 2012) 
89 COI Xl CoReg 引物 (I) 。 以 2 uL 的 束 冠 海星 模板 DNA (浓度 为 1ng) ， 各 14L 的 上 
下 引物 (浓度 为 10uM) ，12 uL 擎 科 生 物 的 Super PCR Mix(Basic)， 配 制 16uL 的 PCR 反应 
体系 。PCR 扩 埠 程序 : 94 "C2min;94 °C20s; 59 °Œ45 s; 72 "Clmin， 35 个 循环 ; 72 "C10min。 
扩 增 后 使 用 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 系统 检测 扩 增 效果 和 分 子 量 ， 有 具有 较 好 扩 增 效果 的 PCR 产物 次 至 
擎 科 生 物 做 正 向 测序 ， 其 中 CoReg 产物 的 测序 方式 参考 Vogler 等 (VOGLER et al, 2012, 
2013)。 对 于 出 现 多 峰 、 套 峰 的 样品 使 用 反 向 引物 做 确认 测序 ， 并 将 修正 后 的 测序 结果 上 传 
Æ Genbank (COI 序 列 的 Genbank 登录 号 : 0Q734650-0Q734730, CoReg 序列 的 Genbank 


登录 号 : 0Q734494-OQ734579) , 
表 1 COI 基 因 片 段 和 控制 区 CoReg 序列 片段 PCR 扩 增 引物 信息 
引物 名 称 引物 序列 (5'-3') 
COI F4734 GCCTGAGCAGGAATGGTTGGAAC 
COI R5433 CGTGGGATATCATTCCAAATCCTGG 
CoReg F CAAAAGCTGACGGGTAAGCAA 
CoReg R TAAGGAAGTTTGCGACCTCGAT 


Tab. 1 Primer information used for PCR amplification of COI and CoReg sequence. 


1.3 ”遗传 多 样 性 和 群体 迁移 分 析 
本 研究 使 用 DnaSP v.6.12(ROZAS et al, 2017) 统 计 各 地 理 群 体 的 地 理 群 体 个 体 数 (Number 
of Samples, N), i iil] 4 4% Æ 4 (the Number of Haplotypes, H), + f& Æ 4 F$ Æ (Haplotype 


Diversity, h), ER ZEE (Nucleotide Diversity, x), 7-159 4K R W P EF X (mean Number of 


Pairwise Differences, k), $7 Chen S A (CHEN et al, 2021) 计 算 有 效 单 倍 型 数 (the Number of 
Effective Haplotypes, EH). {FA DnaSP v.6.12 Zt il ^ (83 COI 和 CoReg 序列 的 单 核 苷 酸 多 态 


T (Single Nucleotide Polymorphism). 


参考 Toparslan $ A (TOPARSLAN et al, 2020), LA Median-Joining 法 绘制 单 倍 型 网 络 图 。 
使 用 Arlequin v 3.5 计算 Fu's Fs(FU, 1997) 和 Tajimas's D(TAJIMA, 1989) JE Zc sh 7G Hs E Hh IF BE 
体内 的 群体 历史 特征 及 种 群 扩张 的 特征 。 以 Tamura-Nei $ Zi iE 58 88,78 £g HO TE RE GS PA pN DE B3 
FsrO(Pairwise Molecular F-statistic)， 作 遗传 分 化 系数 做 血缘 同 源 分 析 (Identity By Descent, 
IBD)(BOHONAK, 2002) 以 研究 海星 群体 间 Fsr 值 和 地 理 距 离 的 回归 关系 并 预测 南 中 国 海 海域 
环 冠 海星 的 距离 遗传 和 关系。 使 用 STRUCTURE v.2.3(PUBLISHING, 2005) 基 于 个 体 的 单 核 苷 酸 
多 态 性 为 依据 对 地 理 群 体 进行 分 组 。 

结合 COI 和 CoReg 序列 的 单 核 苷 酸 多 态 性 地 理 群 体 分 组 的 结果 ， 使 用 Arlequin v 3.5 进行 
分 子 方差 分 析 (Analysis of Molecular Variance, AMOVA)(EXCOFFIER et al, 1992)， 探 究 组 群 间 


(Among Groups)、 组 内 群体 间 (Among Populations with Groups) 和 群体 内 (Within Populations) 


的 遗传 差异 来 源 。 

环 冠 海星 作为 二 倍 体 生 物 (BUZNIKOV et al, 1987)， 在 假设 迁移 随机 的 情况 下 (LAXTON， 
1974)， 构 建 基于 COI 序 列 的 各 地 理 群 体 的 模拟 基因 池 (WHITLOCK et al, 1999)， 使 用 
MIGRATE 软件 (BEERLI et al, 2010) 计 算 每 代 迁 移 的 有 效 个 体 Nm 来 推测 西北 南 中国 海 棘 冠 汉 
星 地 理 群 体 的 迁移 方向 。 

2. 结果 


2.1 棘 冠 海星 COI 基 因 遗 传 多 样 性 分 析 


经 序列 清洗 和 上 比 对 得 到 81 个 棘 冠 海 星 个 体 ， 长 度 为 622bp 的 COI 基 因 序 列 片段 ，6 个 地 
理 群 体 棘 冠 海星 的 遗传 多 样 性 结果 见 表 2。 实 验 坏 冠 海星 具有 15 个 多 态 位 点 ， 不 同 地 理 群 体 
的 COI 序 列表 现 出 了 差异 显著 的 单 倍 型 多 样 性 。 其 单 倍 型 多 样 度 (h) 数 值 在 0.286(0.03856) 和 
0.824(0.00436) 之 间 ， 其 中 地 理 群 体 DD 表现 出 了 最 高 的 单 倍 型 多 样 度 为 0.824(0.00436)。 地 理 
群体 LHT 的 单 倍 型 多 样 度 最 低 ， 所 有 地 理 群 体 有 效 单 倍 型 数 (EH) 和 观察 单 倍 型 基本 一 致 。 核 
TEERZ FERE mA T 0.00119 和 0.00272 之 间 ， 平 均 核 蔡 酸 两 两 差异 数 (k) 介 于 0.743 和 1.69231 


之 间 ， 最 高 表现 均 在 地 理 群体 DD 中 ， 最 低 均 表现 在 地 理 群 体 LH 中 。 
He 2 基于 COI 序 列 的 环 冠 海星 6 个 地 理 群 体 的 遗传 多 样 性 指数 
地 理 群 体 ON H h EH 元 k 


DD 14 5 0.824(0.00436) 5.681818 0.00272 1.69231 
HG 14 4 0.736(0.00559) 3.787879 0.00224 1.396 
LH 15 4 0.638(0.00867) 2.762431 0.00119 0.743 
LHT 7 2 0.286(0.03856) 1.40056 0.00138 0.857 
YZ 15 2 0.81(0.00347) 5.263158 0.00245 1.524 
YY 16 4 0.525(0.0187) 2.105263 0.00169 1.05 


Tab. 2 Genetic diversity indices of COI for six graphical populations of Acanthaster planci 

COI 序 列 的 单 倍 型 网 络 关系 图 分 析 结 果 见 图 2。6 个 地 理 群 体 占 有 11 个 单 倍 型 ， 其 中 
倍 型 H6 是 环 冠 海星 为 南 中 国 海 海域 最 常见 的 单 倍 型 ， 存 在 于 4 个 地 理 群 体 ; 单 倍 型 H3 RA 
冠 海星 在 西北 南 中 国 海 海域 交互 性 最 高 的 倍 型 ， 和 包括 H7 在 内 的 10 个 倍 型 有 1 到 3 个 碱 基 
位 点 的 差异 ， 存 在 于 3 个 地 理 群 体 (DD、HG 和 LH) 。 其 余 9 个 单 倍 型 为 单一 群体 的 特有 倍 
型 。 地 理 群 体 YZ 单 倍 型 数目 最 多 (6 个 ) ， 其 中 5 个 为 特有 单 倍 型 。 


图 2 基于 COI 序 列 的 6 个 坏 冠 海星 群体 的 单 倍 型 网 络 图 
图 中 灰色 点 表示 未 采样 或 灭绝 的 单 倍 型 。 
Fig. 2 Network of COI haplotypes in six graphical populations of Acanthaster planci 


2.2 EF CORAM RES EE RR ES Bo E 5-2) BEAT 

RIX PH BRE BAMA RAAT, DAHER QI PI P [8] EOLA RL Fsr 和 地 理 
距离 为 y 轴 和 x 轴 绘 制 散 点 图 ， 见 图 3。 可 以 看 出 地 理 群 体 YZ- 地 理 群 体 LH 和 地 理 群 体 LHT- 
地 理 群 体 DD 之 间 Fsr0 介 于 -0.00394 和 0.40513 之 间 。 线 性 回归 结果 显示 ， 基 于 控制 区 COI 序 
列 的 西北 南 中国 环 冠 海星 群体 之 间 的 遗传 分 化 和 遗传 距离 之 间 存 在 较 弱 的 正 相 关 关 系 
(R”=0.2932)， 说 明 存 出 地 理 距离 以 外 因素 (如 海流 、 造 礁 现 瑚 种 类 与 分 布 ) 影响 遗传 分 化 。 


图 3 基于 COI F 3I ARR TE is SAD IBD 分 析 结 
图 中 虚线 表示 遗传 分 化 系数 Fsrz 和 地 理 距 离 的 拟 合 直线 。 
Fig. 3 BID analysis based on COI sequences of Acanthaster planci 


STRUCTURE 软件 对 6 个 地 理 群 体 的 分 组 研究 表明 ，6 个 地 理 群 体 可 以 分 为 2 个 或 4 个 和 祖 
先 群 体 (Fsr = 0.8885, Fsr = 0.8244， 图 4) 。 分 群 结构 图 可 以 看 出 6 个 为 冠 海星 群体 分 为 2 
个 祖先 群体 时 ， 两 个 祖先 群体 间 基 因 差 异 明 显 ， 且 来 自 2 个 祖先 群体 的 环 冠 海星 个 体 在 6 个 
地 理 群 体 均 存 在 ， 同 一 地 理 群 体 的 个 体会 来 自 不 同 祖先 群体 ， 如 K=2 (图 4-A) 的 分 群 中 的 红 
色 群 体 由 来 自 地 理 群 体 LH、LHT、YY 和 YZ 的 个 体 组 成 ， 而 K=4 (图 4-B) 的 分 群 中 蓝 色 群 
体 的 个 体 主要 为 来 自 地 理 群 体 LH 和 YZ， 这 和 单 倍 型 分 析 得 到 的 结果 一 致 (图 2) ， 以 上 结 
果 表 明 西 北 南 中 国 海 环 冠 海星 可 能 来 自 2 或 4 个 不 同 的 祖先 群体 ， 且 地 理 群 体 之 间 存 在 基因 
流动 


图 4 基于 COI 基因 SNP 位 点 的 分 群 结构 图 


A 图 展示 假定 分 群 数 为 2 个 K=2) 时 环 冠 海星 的 分 群 结 构 ，B 图 展示 假定 分 群 数 为 4 个 (K=4) 时 棘 冠 海 星 的 分 群 结构 。 


A 图 和 B 图 的 纵 坐 标 表 示 百 分 比 ， 横 坐标 为 来 自 6 个 地 理 群体 的 81 个体， 其 中 DD， 东 上 岛 ; HG， 华 光 礁 ; LH, IRIE 


HE ; LHT， 鹿 回头 ; YY， 银 屿 ; YZ, EBH. 
Fig. 4 Cluster prediction plot and cluster structure plots based on the SNP sites of COI sequences of Acanthaster 
planci 

6 个 群体 的 中 性 检验 的 结果 见 表 3, HERRERA DD. LH. YZ. YY 的 Fu' Fs 0 和 地 理 群体 
DD, LH, YZ Tajima's D 值 为 负 ， 且 Fu' Fs 0 和 Tajima's D 值 无 显著 差异 ， 这 和 CHEN SiR 


道 的 南 中国 海 地 理 群体 PS、JQ、SH 中 的 现象 相同 (CHEN et al, 2021). 
表 3 基于 COI 序列 的 6 个 地 理 群 体 中 性 检验 的 Fu' Fs 和 Tajima's DO 


地 理 群 体 


DD 


HG 
LH 
LHT 
YZ 
YY 


Fu' Fs 


-0.3357 


0.3216 
-0.9861 
1.5141 
-0.4765 
-0.151 


P 


0.4140 


0.5600 
0.1110 
0.7100 
0.3310 
0.4060 


Tajima's D 
0.2644 


0.3609 
-0.5796 
-1.3584 
-0.6099 
-0.4035 


了 


0.6230 


0.67400 
0.2910 
0.0810 
0.3010 
0.3660 


Table 3 Result of neutral tests of Fu' Fs and Tajima's D for six geographic populations of 
Acanthaster planci based on COI sequence 


核 苷 酸 不 配对 分 析 结 果 显 示 地 理 群 体 DD、LH、YZ、YY 呈现 单 峰 (图 5) ， 表 明 这 四 
个 地 理 群 体 发 生 了 种 群 扩张 。 地 理 群 体 HG 的 Fu' Fs 0 和 Tajima's D 值 为 正 ， 较 大 的 Tajima's 


刀 值 支持 地 理 群 体 中 存在 较 强 的 


自然 选择 (TAJIMA, 1989)594， 核 苷 酸 不 配对 分 布 分 析 显 示 多 


峰 ， 表 明 地 理 群 体 HG 形成 时 间 较 长 ， 受 自然 选择 的 效应 明显 ， 且 在 近年 来 未 出 现 扩 张 现 象 
(PENG et al, 2017)。 地 理 群 体 DD 和 HG 的 Tajima's D0 介 于 0 到 0.5， 说 明 地 理 群 体 中 存在 自 
然 选择 的 作用 点 ， 自 然 选 择 增加 了 遗传 变异 (TAJIMA, 1989)594。 


5 基于 COI 序 列 的 琼 冠 海星 地 理 群 体 的 核 背 酸 不 配对 分 布 ， 柱 状 图 为 观察 值 ， 虚 线 为 估计 值 。 


其 中 DD， 东 岛 ; HG， 华 光 礁 ; LH， 浪 花 礁 ; LHT, BEX: YY， 银 屿 ; YZ, EBA. 


Fig 5 The observed pairwise difference (Bar chart), and simulated pairwise difference (Dotted 
line) in each geographic population based on COI sequence of Acanthaster planci. 
2.3 Wm COI 基因 AMOVA 分 析 


6 个 组 群 以 地 理 群 体 为 依据 并 进 


显著 P 值 标注 “*” 


EAN 


(Fsr = 0.14029, P = 0.00098*), 444 


BE 

组 群 间 1 
组 内 群体 间 4 
群体 内 75 


fT AMOVA 分 析 表 现 出 组 群 内 的 变异 贡献 率 为 85.97% 


单 倍 型 分 析 和 Structure 分 析 的 结果 ， 划 分 6 个 地 理 群 体 为 
两 个 组 群 : 地 理 群 体 LH 和 YZ、 地 理 群 体 YY、DD、HG、LHT，AMOVA 分 析 结 果 见 表 
4, AMOVA 分 析 在 组 内 群体 间 (Fsc= 0.40225，P<0.001) 和 群体 内 (Fsr= 0.39538, P<0.001)4 


存在 显著 的 遗传 分 化 ， 组 群 间 的 变异 贡献 率 为 -1.149%(Fcr= -0.01149)。 
表 4 基于 COI 序列 的 环 冠 海星 的 AMOVA 分 析 结 


df. 


变异 贡献 率 /% 


-1.149 
40.687 
60.462 


F statistic P 


Fcr= -0.01149 — 0.38025 
Fsc = 0.40225 0.0000* 
Fsr = 0.39538 0.0000* 


Tab. 4 Result of neutral tests of Fu' Fs and Tajima's D for six geographic populations of 


Acanthaster planci based on COI sequence 


2.4 BRE E /CoReg 序列 的 遗传 多 样 性 分 析 
81 个 个 体 的 未 冠 海星 CoReg 序列 的 遗传 多 样 性 分 析 见 表 6， 结 果 表 明 经 序列 清洗 和 上 比 对 
的 环 冠 海星 控制 区 CoReg 序列 片段 长 度 为 583bp， 存 在 53 个 多 态 位 点 。 不 同 地 理 群 体 CoReg 


FPP RRSP MEARE, BM 


0.286(0.03856) 和 0.846(0.00493) 之 [B], 
0.846(0.00493), 3X 5€ COI 


多 样 性 高 。 不 同 地 理 群 体 
其 中 地 理 群 体 DD 的 单 倍 型 
序列 单 倍 型 多 样 一 致 ， 可 能 与 地 理 群 体 DD 的 地 理 环 境 相关 ， 处 
于 群岛 外 侧 没 有 其 他 岛 礁 的 对 海浪 的 阻隔 和 消耗 ， 海 洋 能 量 较为 充沛 发 


单 倍 型 多 样 度 (h) 介 于 


多 样 度 最 高 为 


育 ( 苏 纪 兰 , 2005)， 有 


利于 琼 冠 海星 浮 浪 幼虫 的 沉降 和 迁移 (CHEN et al, 2021; HENDERSON et al, 1971)。 地 理 群 体 


LHT 单 倍 型 多 样 度 最 低 ， 与 在 COI 序 列 中 的 结论 一 致 ， 而 且 其 有 效 单 


型 一 致 。 
不 同 地 理 群 体 核 昔 酸 


倍 型 数 (EHD 和 观察 单 倍 


多 样 度 (m) 介 于 0.00686 和 0.02365 之 间 ， 平 均 核 苷 酸 两 两 差异 数 


(I) fr T 4 4013.79 之 间 ， 最 高 的 遗传 分 化 在 地 理 群 体 YY 中 ， 最 低 的 遗传 分 化 在 地 理 群 体 


LHT 中 ， 这 与 COI 序 列 中 的 结论 不 同 
表 5 基于 CoReg FIM ER RS EE 6 个 地 理 群体 的 遗传 多 样 性 指数 


YY 


N H h 

4 6  0.846(0.00493) 
4 3  0.692(0.00425) 
5 2  0.343(0.01634) 
7 2  0.286(0.03856) 
5 4  0.752(0.00315) 
6 4  0.725(0.00545) 


EH 
6.493506 
3.246753 

1.52207 
1.40056 
4.032258 
3.636364 


n 
0.01457 
0.01137 
0.00823 
0.00686 
0.02365 
0.01585 


13,79 
9.242 


Tab. 5 Genetic diversity indices of CoReg for six graphical populations of Acanthaster planci 


不 同 地 理 群 体 控 制 区 CoReg FF 7l 85 
个 单 倍 型 。 环 冠 海星 在 西北 南 中 国 海 海域 没有 明显 的 控制 区 
型 分 布 在 不 同 地 理 群 体 中 。 单 倍 型 H7 是 棘 冠 海星 在 西北 南 中 国 海 海域 显 


和 倍 型 分 析 结 


Ji 


图 6 


结果 表明 6 个 地 理 群 体 有 16 


CoReg 的 主要 单 倍 型 ， 单 倍 型 类 


空 制 区 CoReg 的 交互 


性 最 高 的 倍 型 ， 仅 存在 于 地 理 群 体 HG 中 ， 和 单 倍 型 H9 和 HI14 有 1 和 3 个 碱 基 位 点 的 差异 。 
单 倍 型 H3、H5、H6、H8、H9、H10、H11 均 存 在 于 2 个 或 以 上 的 地 理 群 体 中 。 地 理 群 体 DD 


中 单 倍 型 最 多 (7 个) ， 


包含 5 个 特有 单 倍 型 


图 6 基于 控制 区 CoReg 的 6 个 棘 冠 海 星 群 体 的 单 倍 型 网 络 图 

灰色 点 表示 “未 条 样 或 灭绝 的 单 倍 型 "， 单 倍 型 之 间 的 碱 基 差 异 大 于 等 于 4 将 以 数字 表示 介 于 两 个 单 倍 型 之 间 “ 未 条 样 
或 灭绝 ”的 单 倍 型 个 数 

Fig. 6 Network of CoReg haplotypes in six graphical populations of Acanthaster planci. 

2.5 ”王冠 海星 CoReg 基因 的 距离 隔离 与 分 群 分 析 


西北 南 中 国 海 琼 冠 海星 控制 区 CoReg 的 遗传 分 化 分 析 见 图 7， 分 别 以 地 理 群 体 两 两 间 的 
遗传 分 化 系数 FST 和 地 理 距 离 为 y 轴 和 x 轴 绘 制 散 点 图 。 图 中 可 以 看 出 Fsr0 介 于 0.11198 和 
0.78571 之 间 ， 分 别 在 地 理 群 体 YZ- 地 理 群 体 DD 和 地 理 群 体 LHT- 地 理 群 体 LH 中 。 线 性 回归 
结果 显示 ， 西 北 南 中 国 环 冠 海 星 群体 之 间 的 遗传 分 化 和 遗传 距离 之 间 为 正 相 关 关 系 
(R=0.5144)， 说 明 存 出 地 理 距离 以 外 因素 影响 遗传 分 化 。 


图 7 基于 控制 区 CoReg 序列 的 王冠 海星 的 IBD 分 析 结 果 
Fig. 7 IBD analysis based on CoReg sequences of Acanthaster planci. 


STRUCTURE 软件 对 6 个 地 理 群 体 分 组 研究 表明 可 分 为 2 个 或 3 祖先 群体 ， 见 图 8。 分 群 
结构 图 可 以 看 出 6 个 环 冠 海星 群体 分 为 2 个 租 先 群体 时 ，2 个 祖先 群体 间 遗 传 差异 明显 ， 且 来 
自 2 个 祖先 群体 的 环 冠 海星 个 体 在 6 个 地 理 群 体 均 存在 。K=2 (图 8-A,Fsrs = 0.5563) 的 分 群 
中 的 黄色 标记 的 祖先 群体 在 地 理 群体 LH 中 较 多 (86.66%) ，K=3 (图 8-B,Fsr;=0.6228) 的 分 
群 中 黄色 群体 中 的 个 体 存在 于 地 理 群 体 LH 中 ， 和 单 倍 型 分 析 结 果 一 致 (图 6) ， 和 基于 COI 
基因 SNP 位 点 的 分 群 结构 预测 结果 一 致 (图 4) 。 


图 8 基于 控制 区 CoReg 序列 SNP 位 点 的 分 群 结构 图 

A 图 展示 假定 分 群 数 为 2 个 K=2) 时 环 冠 海星 的 分 群 结 构 ，B 图 展示 假定 分 群 数 为 3 个 (K=3) 时 棘 冠 海 星 的 分 群 结构 。 
A 图 和 B 图 的 纵 坐 标 表示 百分比 ， 横 坐标 为 来 自 6 个 地 理 群 体 的 81 个体， 其 中 DD， 东 岛 ;HG， 华 光 礁 ; LH, RIE 
W ; LHT, AXL; YY， 银 屿 ; YZ, BRIE. 

Fig. 8 Cluster prediction plot and cluster structure plots based on the SNP sites of CoReg sequences of 
Acanthaster planci 


2.6 西北 南 中国 海 环 冠 海星 迁移 分 析 

西北 南 中 国 海 棘 冠 海星 基因 流 预 测 和 单 倍 型 分 布 分 析 见 图 9。 图 中 可 以 看 出 地 理 群 体 间 
基因 流 的 模拟 发 现 环 冠 海星 地 理 种 群 间 存在 不 对 称 的 基因 流 (图 9-A) ， 其 中 西沙 群岛 岛 确 
之 间 均 至 少 存 在 一 个 方向 的 每 代 迁 移 的 有 效 个 体 (Nm) >50 的 基因 流动 ， 且 西沙 群岛 存在 地 理 
群体 YZ 和 地 理 群 体 LH 之 间 双 向 Nm >100 的 基因 流动 。 西 沙 群 岛 内 部 的 地 理 群 体 间 以 及 西 
沙 群 岛 地 理 群 体 和 海南 岛 地理 群 体 LHT 之 间 的 基因 流 方 向 主要 为 从 南 向 北 ， 而 相反 方向 的 基 
因 流 很 小 (Nm «50), H5383f(& YY. DD. HG 之 间 的 基因 流动 较 小 (图 9-D,Nm «100) ， 但 
存在 一 定 水 平 的 基因 流动 支持 在 IBD 分 析 给 出 的 隔离 模型 (图 3，R2=0.2932) 。 此 外 一 条 


卫 


明显 的 基因 流动 ， 从 西沙 群岛 地 理 群 体 LH、 地 理 群 体 YZ， 向 西北 方向 经 地 理 群 体 YY 流向 
海南 岛 地 理 群 体 LHT (图 9-A) 。 在 西北 南 中 国 海 海域 ， 环 冠 海星 地 理 群 体 间 基 因 流 的 方向 主 
要 从 南 向 北 。 

E EE COI 序列 和 CoReg 序列 的 单 倍 型 同 地 理 群 体 地 理 位 置 做 映射 (图 9-B、 图 9- 
C) ， 图 中 可 以 发 现 棘 冠 海 星 单 倍 型 的 多 样 性 存在 从 东南 向 西北 逐渐 减少 的 趋势 。 地 理 群 体 
YZ 中 的 COI 序 列 多 样 性 最 高 ， 占 有 6 个 单 倍 型 ， 地 理 群 体 HG、YY、LHT 均 占 有 1 个 单 倍 型 。 
单 倍 型 H6 的 分 布 最 为 广泛 (4 个 地 理 群 体 ，67%) ， 单 倍 型 Hl 和 H2 仅 在 地 理 群 体 DD 中 分 
45, ER H4, HS 仅 在 地 理 群 体 LH 中 分 布 ， 单 倍 型 H7-H11 仅 在 地 理 群 体 YZ 中 分 布 (图 9- 
B) 。 相 比 于 COI 序 列 单 倍 型 ，CoReg 序列 单 倍 型 的 分 布 较为 均匀 (图 9-C) ， 能 够 结合 核 苷 
酸 多 态 性 验证 基于 COI 序 列 模拟 的 西沙 群岛 到 地 理 群 体 LHT 的 基因 流动 情况 。 
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图 9 Pu db rb BUS RR ER 
A. 基 于 COI 序 列 的 西北 南 中 国 
分 布 状况 ; C. CoReg 序列 单 
西北 南 中 国 海 环 冠 海星 种 群 间 基 因 流 在 图 A 中 以 箭头 方向 和 颜色 
流 自 北向 南 ， 同时 标注 


示 基 


111° 


* 地 理 群 


Nm 0。 地 理 群 体 YY、 


112° 113° 114° E 


基因 流 预 测 和 单 倍 型 分 布 情况 。 
核 冠 海星 迁移 状况 预测 图 ， 基 因 流 以 Nm 表征 ; B. COI 序 列 单 倍 型 在 西北 南 
千 型 在 西北 南 中 国 海 的 


—P Nm>100 
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分 布 状况 ; D. 地 理 群 体 YY、DD 和 HG 间 的 基因 流动 情况 。 


表示 流向 ， 浅 红色 表示 基因 流 自 南 向 北 ， 深 紫色 表 


DD 和 HG 间 的 基因 流 方向 和 程度 在 图 D 中 表示 。 


本 LHT 到 西沙 群岛 的 5 个 地 理 群 体 之 间 的 


的 Nm0 介 于 120 (地 理 群 体 LH) 和 11 (地 理 群体 DD) ， 即 存在 西沙 
100 的 基因 流 。 
Fig.9 Estimated gene flow of Acanthaster planci in northwest South China Sea and the Geographical 
distribution of COI haplotypes. 


3. 讨论 
3.1 西北 南 中 国 ; 


分 子 工具 经 常 被 用 作 环 冠 海星 群体 之 间 基 因 流 动 的 间 


1 TS 


Ed E 2 n 


f 性 分 析 


基因 迁移 状况 差别 较 大 ， 平 均 迁 移 Nm 值 为 53， 和 其 他 地 理 群体 


群岛 的 地 理 群 体 向 地 理 群 体 LHT 的 Nm0 大 于 


接 测量 (UTHICKE et al, 2015; DOLL 


et al, 2021; VOGLER et al, 2012), DNA 序列 标记 可 以 帮助 我 们 追踪 棘 冠 海 星 的 扩 增 路 线 和 个 


体 补 充 (BENZIE, 1992), 


可 以 被 用 来 量度 环 冠 海星 地 理 利 


F 群 的 历史 动态 (VOGLER et al, 2013, 


2008), EMAL KHER BEM TRA. UES RETE. WE AG ADL ES ZE (CHEN et 


al, 2021). 

AS Fe BR TE E Hh EE BEA DD B3 COI FF 3l CoReg 序列 均 表现 出 较 高 的 多 态 性 ， 这 可 能 
和 地 理 群 体 DD 由 于 没有 外 侧 岛 礁 对 海浪 的 阻隔 和 消耗 有 关 ， 海 洋 能 量 较为 充沛 发 育 ( 苏 纪 兰 ， 
2005)， 有 利于 带 来 棘 冠 海星 浮 浪 幼虫 沉降 (FABRICIUS et al, 2010)， 使 地 理 群 体 DD 能 和 其 
他 地 理 群体 进行 基因 交流 ， 建 立 者 效应 (Founder EffecD 明 显 BENZIE, 1992)， 从 而 表现 出 较 高 
的 遗传 多 样 性 。 而 临近 地 理 群 体 DD 的 地 理 群 体 LH 表现 出 较 低 的 遗传 多 样 性 ， 推 新 地 理 群 体 
LH 发 生 了 瓶颈 效应 (Bottleneck Effect)(BENZIE, 1992)。 于 西 太 平 洋 海 棘 冠 海星 的 遗传 分 化 相 
HE (a= 0.02+ 0.0127)(VOGLER et al, 2013)， 西 北 南 中 国 海 环 冠 海星 的 遗传 分 化 程度 较 低 ， 说 
明 地 理 阻隔 一 定 程度 上 限制 了 南 中 国 海 环 冠 海星 群体 和 其 他 海域 的 琼 冠 海 星 群 体 之 间 的 基 


二 大 


X Jil o 
单 倍 型 网 络 关 系 分 析 中 均 显 示 地 理 群 体 间 存在 一 定 的 基因 交流 和 遗传 分 化 ， 显 示 地 理 群 
体 HG 存在 较为 古老 的 单 倍 型 BANDELT et al, 1999)， 可 能 存在 西北 南 中 国 海 海域 内 源 自 地 理 
群体 HG 的 种 群 扩张 ， 经 过 引种 构成 当今 为 冠 海星 的 谱系 地 理 格 局 (TIMMERS et al, 2012)。 
地 理 群 体 LHT 群体 内 部 的 遗传 差异 较 小 ， 遗 传 分 化 程度 较 低 ， 且 在 基因 组 COI 和 CoReg 序列 
均 观察 到 地 理 群 体 LHT 和 地 理 群 体 YY、YZ 和 LH 共用 倍 型 的 现象 ， 结 合 地 理 群 体 间 的 相对 
位 置 和 种 群 的 扩散 特征 ， 推 测 地 理 群 体 LHT 的 束 冠 海星 可 能 来 源 于 地 理 群 体 YZ 或 LH， 经 过 
地 理 群 体 YY 的 二 次 引种 扩散 而 来 (BENZIE, 1992)。 


> 


3.2 Padt m5 rb EART E RR ES B SD 


2c Bü BTE SL ZAR, RR TE E DC TR BEAT Be Ee 8] SERIUSCT [6 AE AE 0 2E 7 Sr BUT TE [8] R3 
生物 地 理 屏 障 相 关 (VOGLER et al, 2008; PILLANS et al, 1998)。 种 群 的 遗传 结构 并 不 总 反映 在 
个 体 的 地 理 邻近 程度 上 (PUBLISHING，2005)2611， 地 理 群 体 间 也 可 能 因 存 在 群体 间 的 基因 流 
动 ， 而 忽略 地 理 因素 影响 的 遗传 差异 (PUBLISHING，2005)2612， 而 非 离 散 分 布 的 种 群 也 可 能 
受 未 知 的 基因 流动 障碍 的 影响 而 具有 遗传 结构 ， 进 而 形成 组 内 差异 (TAJIMA，1989)591。 


南 中 国 海 作为 太平 洋 的 西 侧 边缘 海 ， 表 层 洋 流 的 流向 和 季风 风向 相关 (HUANG et al, 
2018)， 整 体 流 动 模式 较为 多 变 。 受 季风 引导 的 洋流 和 洋流 推动 的 基因 流 的 流动 方向 便 相 对 混 
乱 ， 距 离 隔离 和 基因 流动 可 能 发 生 ， 进 一 步 影 响 南 中 国 海 坟 冠 海星 的 种 群 扩 散 程度 和 方向 。 

西北 南 中国 海 棘 冠 海星 距离 隔离 分 析 表 明 环 冠 海星 种 地 理 群 间 存 在 一 定 的 距离 隔离 遗传 
模式 ， 即 较 短 的 地 理 距 离 内 的 基因 交流 较 少 被 阻隔 ， 但 较 远 距离 内 的 遗传 差异 正 相 关于 地 理 
群落 间 的 距离 ， 说 明 地 理 因 素 是 阻隔 地 理 群 体 间 基因 交流 的 原因 之 一 ， 相 邻 的 地 理 群 体 之 间 
也 存在 一 定 程 度 的 基因 交流 ， 支 持 环 冠 海星 能 通过 浮 浪 幼虫 随 海 流 流 动 的 方式 进行 基因 交流 
的 假设 YASUDA et al, 2009; TIMMERS et al, 2012; CHEN et al, 2021). 


3.3 Ai ms "hn ESL R28 BD ET 

Tajima's D,Fu' Fs 4I Tr BR f Bo] oD A OD Mr z« BH P8 dE BS nn ESL 7 Ro es ERT UK TS 
Düo SRKRBAP SHR BSR Sie eM RY KI — (VOGLER et al, 2013). 

本 研究 基于 COI 序列 的 AMOVA 4} 4 £i SR ze BH BR 78 E He EE BEAR AY BB AO E ES 
程度 的 遗传 分 化 ， 遗 传 变异 来 自 群 体内 部 和 组 内 群体 间 ， 这 和 Chen S$A(202D) 4M FE ws hh 
冠 海 星 的 研究 中 报道 一 致 (CHEN et al, 2021)， 认 为 南 中 国 海 琼 冠 海星 受到 了 不 完全 谱系 分 选 
(Incomplete Lineage Sorting) 的 影响 (MADDISON et al, 2006)， 以 地 理 特 征 为 依据 划分 的 组 群 
内 部 存在 源 自 两 个 不 同 祖先 群体 的 个 体 ， 表 明 棘 冠 海星 在 地 理 群 体 间 存在 由 于 浮 浪 幼虫 等 原 
因 引 起 的 基因 流动 或 个 体 迁 移 。 


本 研究 基于 COI 序 列 的 核 苷 酸 不 配对 分 布 结果 显示 ， 不 同 的 地 理 群 体 间 存 在 差异 的 种 群 
扩张 趋势 。 南 中 国 海 丰 富 的 现 瑚 资源 和 物种 特征 所 产生 的 避难 所 效应 ， 人 克 许 环 冠 海星 个 体 在 
相对 稳定 的 环境 中 保存 较 高 的 多 样 性 (ZHAO et al, 2017; SIH, 1987)， 基 于 地 理 群 体 HG 的 
Tajima's D 值 分 析 观 察 到 自然 选择 作用 点 支持 存在 扩散 的 观点 。 推 测 DD、LH、YZ、YY 等 4 
个 地 理 群 体 鲁 发 生 过 或 正在 发 生 种 群 扩 张 ， 种 群 形成 时 间 较 短 ， 且 可 能 存在 环境 因素 引导 的 
分 群 (TAJIMA, 1989)594,(PENG et al, 2017). 


研究 表明 基于 COI 序列 和 CoReg 序列 SNP 位 点 的 STRUCTURE 分 析 结 果 (图 4、 图 8) 
均 支 持 西北 南 中 国 海 棘 冠 海星 可 以 被 划分 为 2 个 组 群 : 地 理 群 体 DD、LHT、YY、YZ 和 地 理 
群体 LH 和 HG， 二 者 在 地 理 位 置 上 0 通 又 阻隔 ( 苏 纪 兰 , 2005)， 存 在 具备 地 理 个 体形 成 两 个 亚 
群 的 条 件 ， 可 能 因 种 群 迁 移 发 生 了 二 次 引种 (BENZIE, 1992)， 且 受 地 理 因 素 引 导 的 自然 选择 
使 种 群发 生 分 化 。 


3.4 西北 南 中 国 海 求 冠 海星 迁移 分 析 

未 冠 海星 成 体 有 限 的 扩散 能 力 ， 是 地 理 群 体 间 存在 遗传 差异 的 前 提 (SPONAUGLE et al, 
2002)， 但 浮 浪 幼虫 随 海流 扩散 是 棘 冠 海 星 种 群 迁移 的 主要 原因 ， 渤 移 的 程度 和 方向 常常 和 幼 
虫 扩散 能 力 、 近 期 海流 状况 和 历史 事件 相关 (HUANG et al, 2018)。 和 很 多 其 他 海洋 生物 一 样 
BRE i E 8975; R BEAD 至 42 天 (CABALLES et al, 2017)， 浮 浪 幼 虫 能 被 海流 右 挟 并 向 周 而 
海域 扩散 ， 个 体 扩 散 是 地 理 群 体 间 基因 交流 的 前 提 。 由 于 未 冠 海星 不 是 经 济 物种 ， 即 不 存在 
人 工 养 殖 束 冠 海 星 以 增加 束 冠 海星 数量 的 事件 ， 可 以 认为 浮 浪 幼 虫 随 海流 扩散 是 棘 冠 海 星 最 
主要 的 基因 交流 的 方式 (HENDERSON et al, 1971; TIMMERS et al, 2012)。 


本 研究 中 国 南海 棘 冠 海星 迁移 分 析 分 析 结 果 支 持 存在 一 条 自 西 沙 群岛 南部 向 北 的 种 群 扩 
张 路 径 ， 迁 移 过 程 和 西边 界 流 在 南 中国 海 的 流动 ( 苏 纪 兰 , 2005) 方 向 ， 以 及 南 中 国 海 造 礁 现 瑚 
基因 流 (HUANG et al, 2018) A r8] Z& ZI — £t (Nm >100)。 预 测 种 群 扩张 的 源头 是 地 理 群 体 LH 和 
YZ， 地 理 群 体 LH、YZ 和 地 理 群 体 HG 之 间 存 在 较 强 的 基因 流动 (Nm >100)， 并 不 和 单 倍 型 
分 析 结 果 相 了 矛盾， 但 可 能 存在 群体 扩张 和 扩散 的 先后 顺序 。 南 中 国 海 棘 冠 海 星 种 群 的 扩张 可 
能 与 末次 盛 冰 期 (Last Glacial Maximum) 后 海平 面 上 升 导致 的 现 瑚 种 群 扩张 密切 相关 (HUANG 
et al, 2018; VORIS, 2000)， 气 候 变 暖 导致 的 现 瑚 礁 生 境 的 北 移 ， 对 现 瑚 礁 的 摄食 偏好 引导 来 
冠 海星 种 群发 生 迁 移 (KAYAL et al, 2012)， 或 迁移 过 程 中 进行 完成 栖息 地 选择 (YU et al, 


2019)。 


4 结论 


南 中 国 海 为 海洋 浮游 生物 迁移 状况 的 研究 提供 实验 场所 ， 为 冠 海星 的 扩张 也 是 南 中国 海 
珊瑚 礁 生 态 系 统 退 化 的 原因 之 一 。 
1. 本 文 主要 基于 COI 和 CoCeg 序列 作为 分 子 标 记 ， 分 析 了 环 冠 海星 地 理 群 体 在 西北 南 中 
司 海 的 差异 化 的 遗传 多 样 性 状况 ， 描 述 了 未 冠 海星 地 理 群 体 的 遗传 结构 。 

2. 本 文 基于 IBD 分 析 ，AMOVA 分 析 和 基因 流 的 结果 ， 观 察 到 西北 南 中 国 海 坏 冠 海星 地 
理 群 体 间 较 大 的 基因 联通 。 

3. 本 文 揭 示 了 一 条 北向 坏 冠 海星 种 群 扩散 路 线 (Nm >100)， 发 源 于 浪花 确 和 玉 琢 礁 ， 向 北 
经 银 屿 到 达 海 南 岛 的 庵 回头 。 
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附 表 1 西北 南 中 


名 称 
EEA 
ER 


缩写 
LHT 
YZ 
XY 
HG 
LH 
DD 


经 度 
109.48 
112.02 


111.71 
111.68 
112.50 
112.74 


EE a RR EZ: E REE 


纬度 
18.22 


16.34 
16.58 
16.20 
16.05 
16.67 


BR 
采样 时 间 
2022/3/18 
2022/6/8 
2022/6/11 
2022/6/17 
2022/6/21 
2022/8/15 
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